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Fundamentos:

La sistematica tiene por objeto de estudio la diversidad de los organismos
vivientes, y éste constituye uno de los grandes desafios de la Biologia Contemporénea,
por cuanto el impacto del hombre sobre los ambientes naturales esta provocando la

extincién de numerosas especies, y muchas de ellas desapareceran de la tierra antes de |

que puedan ser conocidas. Histéricamente el conocimiento sistematico ha crecido+a
través de la acumulacion de datos sobre los atributos de los organismos, dando nombre
a mas de 1,5 millones de especies. Sin embargo, la mera acumulacién de datos, por
mejor ordenados que estén, no es suficiente para comprender el mundo biolégico. Los
datos acumulados y ordenados siguen siendo solo datos a la espera de su interpretacion.

La teoria de la evolucién de las especies por Seleccion Natural formulada por
Charles Darwin en 1859 introdujo un nuevo marco conceptual en el campo de la
sistemética. Sin embargo, el reemplazo del pensamiento aristotélico-esencialista sobre
el concepto de especie, por otro fundado en aspectos biolégicos y poblacionales, se
produjo recién en el siglo pasado a partir de la década del "40 con la denominada
“Nueva Sistematica” (Huxley, 1940). En la actualidad el método mas utilizado en
sistemética es el método filogenético, también denominado cladistico, segun el cual las
clasificaciones biolégicas deben reflejar el patrén de relaciones genealdgicas de los
seres vivos, resultado de la filogenia o historia evolutiva comun. La formulacion
original de este método suele atribuirse al entomélogo aleman Willi Hennig, quien
desarrollé sus ideas entre los afios ‘50 y ‘60, aunque su metodologia recién empezo a
hacerse mas conocida en la década del 70. Hennig fue uno de los cientificos que mas
se mostraron en contra de la idea de que la sistemdtica era una especie de “arte”, €
insisti6, en cambio, en que ésta debe verse como una ciencia, y que sus principios y
fundamentos por lo tanto deben ser justificados y discutidos de una forma logica y
racional (Goloboff, 1998).

En la década del ‘80 comenzd a generalizarse el uso de los términos Biologia
General y Biologia Comparada, esta @ltima definida como el estudio de la diversidad de
especies y taxones superiores, con el objeto de descubrir los patrones bioticos que
reflejan el orden natural. En consecuencia la Sistematica Biologica, en tanto disciplina
de la Biologia Comparada, intenta construir clasificaciones que, por su naturaleza,
sirven como sistema general de referencia en biologia. Estas clasificaciones representan
hipétesis sobre patrones de ancestralidad comun, y por lo tanto pueden ser utilizados en
estudios de Biogeografia Histérica, Biologia Evolutiva, Ecologia, Paleontologia y
Biologia de la Conservacion, con el fin de interpretar y explicar procesos tales como la
secuencia temporal del cambio de un caricter, el significado adaptativo de ciertos

caracteres, las asociaciones evolutivas entre taxones y el grado de diversificacion-

alcanzado por alguno de ellos (Lanteri y Cigliano, 2004).

La Sistematica actual es una de las ciencias mas inclusivas y dindmicas de la
biologia, a partir de la cual surgen hipotesis, generalizaciones y predicciones sobre los
patrones bioticos y los mecanismos que los generan. Utiliza como fuente de caracteres
datos morfologicos, etoldgicos, ecoldgicos, fisiologicos, cromosomicos y/o
moleculares, que luego son analizados mateméticamente mediante algoritmos
computarizados. Es por lo tanto multidisciplinaria, en cuanto a que abarca diversas areas
del conocimiento, desde la taxonomia, la biologia evolutiva y la biologia molecular,
hasta la matemética y la bioinformatica. Por ultimo, cabe destacar que en los ultimos
10-15 afios, la incorporacién masiva de datos de secuencias de ADN en estudios
sistematicos ha derivado en un crecimiento importante en el desarrollo de algoritmos
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matematicos que analicen matrices de caracteres cada vez mas grandes. Por otro lado,
este crecimiento ha permitido la aplicacion de dichos algoritmos a 1a resolucion de
problemas biolégicos que van mucho mas alla de la clasificacion de los organismos,
como puede ser la interpretacion de datos provenientes de proyectos genomas, el patron
epidemiolégico viral en poblaciones humanas, o la elaboracion de evidencias en Casos
judiciales de individuos infectados con HIV (Crisci y Katinas, 1997). '

Objetivos: | o

1) Destacar la importancia de los estudios sobre 1a diversidad y las relaciones

de parentesco de los organismos en la biologia contemporanea.

2) Comprender los fundamentos 16gicos, epistemologicos ¥ metodologicos que
subyacen al andlisis y sintesis de la informacion utilizada con el proposito de
esclarecer las relaciones de parentesco entre los organismos y la taxonomia
como ciencia normativa de la practica clasificatoria.

3) Comprender los principios evolutivos que subyacen 2 la elaboracion de los
algoritmos utilizados en reconstrucciones filogenéticos.

4) Aprender a utilizar las herramientas informaticas mas cominmente usadas
para la construccion de arboles, en particular aquellos que provienen del
andlisis del caracteres moleculares.

Puntos de Articulacién con respecto a la Carrera:

Este es un curso teorico-practico optativo dentro de la carrera de Licenciatura en
Ciencias Biologicas de la Facultad de Ciencias Exactas y Naturales. No obstante
deberia ser una materia electiva para los alumnos de las orientaciones
Sistematica y Morfologia Animal; Sistematica y Morfologia Vegetal y Genética
y Evolucion. En virtud de los contenidos que aborda, debera temer como

correlativa Genética L.
Carga horaria:

El curso es cuatrimestral. Consistira de 5 horas semanales de clases teoricas (2
clases por semana) y 4 horas semanales de clases practicas (una clase por
semana).

Cantidad de veces que s¢ dicta por aiio: 1
Modalidad de ensefianza.

En las clases teoricas s€ abordaran todos los contenidos desarrollados en el
programa del curso. Como complemento s€ podran dictar conferencias a cargo
de especialistas. o

En las clases practicas los alumnos desarrollaran las siguientes actividades:
Resolveran ejercicios relacionados con la construccion manual de matrices,
codificacién de caracteres, construccion de arboles, etc.

Aplicaran programas informaticos de alineamiento de secuencias y de
reconstruccion de arboles por métodos de distancia, parsimonia, Maxima
Verosimilitud y Analisis Bayesiano.
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e Leeran bibliografia especifica para el analisis de los temas, creando espacié_.gf,_ 3 )5

para reflexionar, ejercitar y afianzar el pensamiento critico.
* Elaboraran monografias e Informes escritos y orales.
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Programa:

A

Unidad 1. Sistemética Biologica: Generalidades y Conceptos basicos. .

Disciplinas relacionadas con la clasificacién. Historia de la clasificacion de Jlos "
organismos. Jerarquia Linneana, taxones y categorias taxondmicas. Sintesis de las ideas
sobre clasificacion: La taxonomia Fenética, la Taxonomia Evolutiva y la Sistematica
Filogenética. Etapas de un estudio sistematico: Bisqueda bibliografica, Obtencion ¢
identificacion de los especimenes en estudio. Seleccion y registro de caracteres. Analisis
de los caracteres, interpretacion de resultados y adopcion de decisiones taxondémicas.
Planteo de hipdtesis.

Unidad 2. La especie como unidad fundamental de la sistemdtica y de la
clasificacion biolégica.

Estatus ontologico de la especie. Realismo idealista. Realismo evolutivo y
Nominalismo. Conceptos de especie. Morfolégico. Paleontologico. Fenético. Biologico
o de aislamiento reproductivo. Evolutivo. Cohesivo. Filogenético. Autoapomorfico.
Monofilético. Cronoespecies. Especies agamicas y especies partenogenéticas.

Tipos de especies. Variaciones infraespecificas. Variaciones intrapoblacionales.

Unidad 3. Caracteres taxonémicos.

Definicién de carécter taxonémico. Clasificacion de caracteres segun sus fuentes:
Morfolégicos, Fisiologicos, Cromosomicos, Proteicos, Moleculares, Ecologicos,
Etolégicos, Biogeograficos. Caracteres y estados de los caracteres. Caracteres binarios
y multiestado. Caraceteres discretos y continuos. Homologias, analogias. Homoplasias:
convergencias, pararlelismos y reversiones.

Unidad 4. Reconstruccién de Filogenias I: Argumentacién Hennigiana

Postulados de la sistematica filogenética. Criterios de homologia primaria y secundaria.
Estados homologos: plesiomorfias y apomorfias. Estados no homdlogos u
homoplésicos: paralelismo, convergencia y reversiones. Principio de simplicidad o
parsimonia. Pasos para la obtencién manual de cladogramas.. Delimitacion del
“ingroup”. Seleccion de caracteres. Establecimiento de homologias primarias.
Codificacién de caracteres. Codificacion de datos faltantes € inaplicables.
Enraizamiento. Determinacién de la polaridad “a priori”. Construccion de una matriz de
datos. Construccion manual de cladogramas: Argumentacién Hennigniana o regla de la
inclusion/exclusion.

Unidad 5. Reconstruccién dl; Filogenias II: Algoritmos Matemitizbs
Computarizados

Criterios de optimizacion. Parsimonia de Wagner o de Farris. Parsimonia de Fitch.
Parsimonia de Dollo. Busqueda de los arboles de longitud minima. Algoritmo de
Wagner. Busquedas exactas. Busquedas Heuristicas. Optimizacion de caracteres (fast,
slow y unambiguos). Parametros del arbol: longitud, indice de retencién, indice de
consistencia, indice de consistencia reescalado. Pesado de caracteres. Programas de



Computacion en cladistica: NONA, TNT, PAUP, WINCLADA. Métodos para medir la
confiabilidad de los 4rboles.

Unidad 6: Cladistica, clasificacién y decisiones taxonémicas:

Taxones Mono, Para y Polifiléticos. Naturaleza de los taxones superiores. Ventajas y
desventajas de la clasificacién cladistica. Principales convenciones para transformar un
cladograma en una clasificacion cladistica: Subordinacién y Secuenciacion

Unidad 7. Sistemstica Molecular: eleccién de la fuente de caracteres

Variabilidad de secuencias y rango taxonémico a analizar. Cloroplastos: analisis por
sitios de restriccion y por secuenciacion. Rearreglos estructurales de cloroplastos y sus
implicancias en el analisis filogenético. Genes de cloroplastos y rango taxonémico de
utilidad: rbcL, atpB, matK, mdhF, 16rDNA, regién espaciadora atp-rbcL. Secuencias
nucleares y su rango taxonémico de utilidad: genes ribosomales ADNr18s, ADNI26s,
ADNr5.8s, ITS, IGS, 5s y genes espaciadores. Otros genes nucleares. Genes
mitocondriales.

Unidad 8. Sistemética Molecular: alineacién de secuencias de ADN.

Alineacién global y local. Alineacién visual. Métodos de alineacién por matrices de
punto y por similitud. Los “gaps” como caracteres filogenéticos. Penalidad sobre los
gaps. Alineamientos estaticos vs. Alineamientos dindmicos: método de optimizacion
directa. Programas informéticos.

Unidad 9: Sistemdtica Molecular: Peso de los caracteres.

El caso del gen ADNr 18s: distribucién y frecuencia de delecciones e inserciones;
“stems”, loops y cambios compensatorios de bases; dominios variables y dominios
conservados. Desvios en tasas de transicion y transversion. Consecuencias de la
aplicacién de pesos en el analisis filogenético.

Unidad 10: Sistemética Molecular: Otros métodos de reconstruccién filogenética

Matrices de distancias. Aditividad y ultrametricidad. Analisis de agrupamiento.
UPGMA y Neighbor-Joining. Métodos basados en modelos de sustitucién nucleotidica:
Maixima verosimilitud y Analisis Bayesiano. Programas informaticos.

Unidad 11: Hipétesis Filogenéticas conflictivas:

Evaluacion de arboles a partir de distintas fuentes de caracteres: métodos combinados,
de consenso y de combinacién. Congruencia Topoldgica y congruencia de caracteres.
Mediciones cuantitativas de la incongruencia entre arboles. Significacion estadistica.
Causas de conflicto. Genes ort6logos y paralogos. Tasas heterogéneas entre taxa y
entre sitios. Composicion de bases sesgadas. Causas de origen organismico: evolucién
morfolégica convergente. Hibridacion e introgresién. Distribucion de linajes o “lineage
sorting”. Teoria de la coalescencia. Transferencia horizontal.
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Universidad de Buenos Aires
Facultad de Ciencias Exactas y Naturales

Expte.N°480.595

Buenos Aires, 27 UIC m‘

VISTO las presentes actuaciones
elevadas por el Departamento de Ciencias Bioldbgicas donde
comunica la actualizacidn del programa de la materia
SISTEMATICA TEORICA, correspondiente al Ciclo Superior de 1la
Licenciatura en Ciencias Biolbégicas.

CONSIDERANDO

La revista del personal docente

informada por la Direccidn de Personal a fojas 10.

Lo aconsejado por la Comisién de
Programas y Planes de Estudio.

Lo actuado por este Cuerpo en Su sesién
realizada en el dia de la fecha, vy

en uso de las atribuciones que le
confiere el articulo 114 del Estatuto Universitario.

EL CONSEJO DIRECTIVO DE LA FACULTAD DE CIENCIAS EXACTAS Y
NATURALES
RESUELVE

ARTICULO 1.- Aprobar la actualizacién del programa de la
materia SISTEMATICA TEORICA, correspondiente al Ciclo Superior
de la Licenciatura en Ciencias Bioldgicas.

ARTICULO 2.- Tome conocimiento la Direccién de Alumnos Yy
Graduados, remitase copia de la presente resolucidén
conjuntamente con el correspondiente programa a la Direccién de
Biblioteca y Publicaciones, cumplido, archivese.
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Secretario de Investinacisn “f?m mtmmms
. 7 e nANO




